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Wprowadzenie

Przyktac

Implementacja

Programowanie ekspresji genéw (ang. Gene expression
programming-GEP) to algorytm tworzacy programy lub
modele. Te programy sa zlozonymi strukturami drzewiastymi,
ktore ucza sie i przystosowuja, zmieniajac swoje rozmiary,
ksztalty i sktad, podobnie jak zywy organizm

Wyniki

Bibliografia
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Przyktlad struktury drzewiastej
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Wyniki
Gen to symboliczny ciag majacy glowe i ogon. Kazdy symbol Bibliografia
reprezentuje operacje. Operacja + pobiera dwa argumenty
i dodaje je. Operacja + réwniez bierze dwa argumenty i mnozy
je. Operacja x oblicza warto$é¢ zmiennej z.
Ogon sktada sie tylko z operacji, ktére nie maja argumentéw
i zapewnia kompletno$¢ wyrazen.
Wyrazenia zapisywane sg w notacji prefixowej, czyli 5-3
zapisane jest jako - 5 3




Wprowadzenie

Przyktad

Zal6zmy, ze tancuch ma w nagléwku h symboli, ktore sg T .
okreslone jako dane wejsciowe do algorytmu, oraz ¢ symboli w s
ogonie, ktéry jest okreslany na podstawie h. Wiec jesli n jest Bibliografia
maksymalna liczba argumentéow dla operacji musimy miec¢

h+t—1=hn

Lewa strona to catkowita liczba symboli z wyjatkiem
pierwszego. Prawa strona to catkowita liczba argumentéw
wymaganych dla wszystkich operacji. Rownanie moéwi, ze musi
by¢ wystarczajaco duzo symboli, aby stuzyly jako argumenty
dla wszystkich operacji

Z tego mozemy wyznaczy¢ dlugosé ogona t = h(n — 1) +1
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Zalézmy ze h =8 in = 2. W tedy dlugos¢ ogona musi byé
t =9, czyli dlugos¢ genu wynosi 17. Mozemy wiec przedstawic¢
wyrazenie

cos (2 +2) —sinx

uzywajac tancucha -c+ xxx2s | 212226231

Znak | jest uzywany do oznaczenia poczatku ogona.
Symbol ¢ oznacza cosinus, a s sinus




Wprowadzenie

Mozemy przedstawi¢ wyrazenia w postaci drzewa. Dla
poprzegniego przyktadu korzeniem bylby ”-” z odgalezieniami
dla parametréw. W ten sposéb moglibySmy przedstawic
wyrazenie w nastepujacy sposob
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Nie wszystkie symbole z ogona sa uzywane. W tym przykladzie
uzyto tylko jednego symbolu z ogona
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Chromosom to zbiér genéw. Geny lacza sie i tworzg ekspresje
za pomocg operacji. Na przyklad ekspresje genéw chromosomu
moga by¢ sumowane. Czesto taczymy geny, aby otrzymaé
pojedynczy ciag symboli. Zalézmy na przyklad, ze mamy
nastepujace geny tworzace chromosom:

Implementacja

Wyniki
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—c +xxx2s | 12226231

—c +xxa2s | x12226231
—c++22 * x| x12x226231

Przez ztaczenie otrzymujemy chromosom
—c +xxa2s| 212226231| —c +xxa2s| 212226231 —c++22 * x| 212226231

gdzie | wskazuje poczatek czesci glowy i ogona genéw
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Na chromosomach stosuje si¢ szereg operacji

Wyniki

» Replikacja. Chromosom jest niezmieniony. Wybér Bibliografia
proporcjonalny do sprawnosci (ang. Fitness proportionate
selection) moze byé uzyty do selekcji chromosoméw do
replikacji

» Mutacja. Symbole w chromosomie zmieniaja sie losowo.
Symbole w ogonie genu nie moga opiera¢ sie na zadnych
argumentach np. dla +x* xy2| xyy32y mutacja moze
wygladaé: , ++xy2| zyy32y lub
+x zy — | zyy32y




Wprowadzenie

» Wprowadzanie. Czesé chromosomu jest wybrana do
wstawienia w glowe genu. Ogon genu jest nienaruszony

Przyktad

Implementaciz

» Transpozycja genéw. Jeden gen w chromosomie jest Wyniki
losowo wybierany jako pierwszy gen. Wszystkie inne geny Slogate
sa przesuniete w dél, aby zrobi¢ miejsce dla pierwszego
genu

» Rekombinacja. Moze to by¢ jeden punkt (chromosomy sa
dzielone na dwa i odpowiadajace im sekcje sa zamieniane),
dwa punkty (chromosomy sa dzielone na trzy, a srodkowa
cze$¢ jest zamieniana) lub rekombinacja genéw
(zamieniany jest caly jeden gen). Zazwyczaj suma
prawdopodobienistw rekombinacji wynosi 0,7

W nastepujacym przykladzie realizujemy te operacje.
Dla uproszczenia uzywamy tylko jednego genu i rekombinacji
jedno punktowej
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W naszym przykladzie mamy jednowymiarowa mape Implementacja

f: R — R majaca wlasciwosci: Wyniki
f((l)) :Ovlf(]-l) :Oaé(%) =1
3 <f(3)3<fl3<1)

Na przyklad mapa logistyczna g(z) := 3z(1 — x) pelnia te
wlasciwosci.

Uzywamy Gene Expression Programming do wykonywania
regresji symbolicznej w celu uzyskania map spelniajacych
powyzsze wlasciwodci. Spodziewamy sie, ze mapa logistyczna
zostanie znaleziona, poniewaz ograniczamy funkcje w
implementacji do wielomiandw.




Przyktad

Uogolniamy zestaw wlasciwosci w nastepujacy sposéb. Punkty
oceny sa okreslone przez podzbior X x Y gdzie X i Y sg
podane przez f : X — Y oznaczone przez F— C X XY
podzbiér wszystkich (z,y) € X x Y takich ze wymaga od
funkcji f, ze f(x) >y przez F« C X x Y podbiér wszystkich
(z,y) € X x Y takich ze wymaga od funkgji f, ze f(z) <y
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W ten sposéb mozemy zdefiniowaé¢ funkcje dopasowania funkcji
g (gdzie mniejsza warto$¢ wskazuje na wyzsza dopasowanie):

fitness(g) : >0 g(@) —yl+ > |g9(x) —ylH(y —

(z,y)EF= (z,y)EFs

g(@)+ > lg(=) —ylH(g(x) —y)

(z,y)eF<

gdzie:
lx >0

H(z) = { .

Stosujemy programowanie ekspresji gendéw, dopdki nie
znajdziemy funkcji g, ktéra:

fitness(z) < e

dla € > 0. Typowa wartosé¢ € = 0.001.
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Implementacja - eval() i evalr()

double evalr(char*é e,

{

Rysunek: Funckja evalr()

double eval(char* e, double x)
¢
char

Rysunek: Funckja eval()
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void print(char* e)

I
1

char® ¢
prin

Rysunek: Funckja print()




Implementacja - fitness() i gep()

, double® data, int N)
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Rysunek: Funckja gep()
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Wymniki

Stwierdzamy, ze w wigkszosci przypadkéw najlepiej dopasowana,
mapa jest -4(x - 1)x 1 x(1 - x)(2x + 3)

> (1-x) (T+ @ +1)+1)x=-4x-1)x
> ((F(1-x)*(((1+1)+1)+1)) = -4(x - 1)x
> (H(((((((A-1)-1)-x)-x)*x)+1)*x))+x) = x(1 - x)(2x + 3)
> ((1-x)-(x-1))*(x4x)) = -4(x - I)x
> ((((-(I*((1+x)+x)*x))) *))+x)+x) = x(1 - x)(2x + 3)
> (- () *((x4+x)-1)))+x)*1) = -4(x - 1)x
> (L) * (x4 (((x+x)*1)+x))) = -4(x - D)x




Wymniki

Oczywiscie znajdujemy pozadane funkcje z mniejszg liczba
iteracji, jesli wielko$¢ populacji jest zwiekszona taka funkcja
jest x(1 - x)(2x + 3) ale g(x) ma wartosci wigksze niz 1 na
przedziale.

Stwierdzamy zatem, ze prawie wszystkie poczatkowe wartosci z
x € [0, 1] wymykaja sie przedzialowi [0, 1] ponize] iteracji
mapy. Zbiér wszystkich punktéw, ktérych iteracyjny wartosé
jest w [0, 1] ma miare zero tworza zbiér Cantora.
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https://pl.wikipedia.org/wiki/C%2B%2B
https://pl.wikipedia.org/wiki/Zbiér_Cantora
GeneExpression.pdf
https://en.wikipedia.org/wiki/Gene_ expression
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